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Estudos teóricos da dinâmica da interação entre infecções virais 
e o sistema imunológico tem contribuído para o entendimento e pre-
visão de doenças (NOWAK; MAY, 2000; PERELSON, 2002). Além 
disso, ferramentas de teoria de informação têm sido úteis para a análise 
e quantificação da presença de padrões em sinais complexos, em par-
ticular, sequências genéticas (SCHMITT; HERZEL, 1997; NOWAK; 
HAEUSSLER, 2013).
Os sistemas dinâmicos vêm sendo utilizados para entender e 
prever a progressão dinâmica de diversas doenças (NOWAK; MAY, 
2000; PERELSON, 2002). Por exemplo, modelos do tipo predador-pre-
sa baseados nas equações de Lotka-Volterra têm sido elaborados para 
o entendimento do vírus de imunodeficiência humana (HIV, do inglês 
Human Immunodeficiency Virus) durante mais de três décadas e vali-
dados usando dados clínicos reais. Modelos não-lineares da interação 
entre o sistema imunológico e o vírus permitem entender e prever a 
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efetividade de tratamentos e terapias (PERELSON, 2002; MOREIRA; 
CERDA; AMORIM, 2019).
Ferramentas de teoria de informação têm sido úteis para a análi-
se de sinais complexos. A entropia de Shannon é um índice que permite 
quantificar o grau de desordem em um sistema, e tem sido aplicado 
para a análise de sequências de DNA (SCHMITT; HERZEL, 1997; 
NOWAK; HAEUSSLER, 2013). A teoria de informação pode ser útil 
para quantificar a presença de padrões nas sequências genéticas do 
SARS–CoV–2 e comparar com as sequências obtidas por pesquisado-
res em outros lugares do mundo.
O presente projeto propõe utilizar ferramentas de sistemas di-
nâmicos para contribuir às pesquisas da doença COVID-19. O projeto 
tem como objetivos a construção e análise numérica de um modelo da 
interação não-linear entre o vírus SARS-CoV-2 e o sistema imunológi-
co, e a análise de sequências genéticas de DNA e RNA virais utilizando 
índices de complexidade.
O Proponente e colaboradores recentemente analisaram um 
modelo não-linear de infeção por HIV sob tratamento antirretroviral 
(MOREIRA; CERDA; AMORIM, 2019). O modelo reproduz várias 
características da infeção por HIV, por exemplo, surto inicial, período 
de dormência e colapso do sistema imunológico. Além disso, o modelo 
demonstra que a infeção pode apresentar comportamento caótico e in-
termitente. O modelo pode ser modificado para representar a interação 
entre o vírus SARS-CoV-2 e o sistema imunológico.
A entropia de Shannon é um índice que permite quantificar o 
grau de desordem em sequências de DNA (SCHMITT; HERZEL, 1997; 
NOWAK; HAEUSSLER, 2013). O Coordenador do projeto possui ex-
periência no cálculo de entropia aplicado à simulações de fluidos turbu-
lentos e em sinais sísmicos. Pretende-se aplicar índices de teoria de in-
formação tais como a entropia de Shannon e o índice de complexidade 
Jensen-Shannon para quantificar o nível de complexidade da sequência 
de cadeias de DNA e RNA virais.
Através da aplicação de ferramentas de sistemas dinâmicos em 
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modelos não-lineares da interação entre o SARS-CoV-2 e o sistema 
imunológico espera-se identificar regimes de estabilidade e instabilida-
de, dinâmica periódica e caótica, transições para caos e comportamento 
intermitente.
A aplicação da entropia de Shannon às sequências de RNA e 
DNA permitirá a identificação de padrões na sequência de cadeias de 
DNA e RNA, e quantificar o grau de ordem/desordem. Dependendo da 
disponibilidade, a entropia de Shannon poderá ser aplicada à sequência 
do SARS-CoV-2.
Todos os códigos do projeto estarão disponíveis no endereço 
https://gitlab.com/rmiracer/ através de uma licença de código livre. O 
projeto também contribuirá para a capacitação de estudantes de gradua-
ção através de projetos de iniciação científica.
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